
К исторической генетике Великого Болгара: геномный анализ 
людей из погребений XIV века у Греческой палаты
Т.В. Андреева 1, 2, 3  , А.Д. Сошкина 3, С.С. Кунижева 1, 3, А.Д. Манахов 1, 3, Д.В. Пежемский 4, Е.И. Рогаев 1, 5 

1 Научный центр генетики и наук о жизни, Научно-технологический университет «Сириус», федеральная территория «Сириус»,  
Краснодарский край, Россия

2 Центр генетики и генетических технологий, Московский государственный университет им. М.В. Ломоносова, Москва, Россия
3 Институт общей генетики им. Н.И. Вавилова Российской академии наук, Москва, Россия
4 Научно-исследовательский институт и Музей антропологии им. Д.Н. Анучина Московского государственного университета им. М.В. Ломоносова, 

Москва, Россия
5 Медицинская школа Чан Массачусетского университета, департамент психиатрии, Шрусбери, США

 andreeva@rogaevlab.ru; evivrecc@gmail.com

Аннотация. Великий Болгар – один самых значительных средневековых городов Восточной Европы, до мон-
гольского завоевания был крупным административным центром Волжской Булгарии, а после 1236 г. некото-
рое время выполнял функции столицы Золотой Орды. Исторические, археологические и палеоантропологи-
ческие данные свидетельствуют о смешанном составе населения этого города в XIII–XV вв., однако вклад тех 
или иных этнических групп в его генетическую структуру остается не вполне ясным, и до сих пор отсутствуют 
генетические данные для этой группы средневекового населения. Мы впервые с применением методов мас-
штабного параллельного секвенирования определили полногеномные последовательности у трех жителей 
Великого Болгара, погребенных в первой половине XIV в. у так называемой Греческой палаты. Среднее покры-
тие исследованных геномов составило от х0.5 до х1.5, что позволило определить генетический пол индивидов 
(двое мужчин и одна женщина) и провести популяционно-генетический анализ. Были подтверждены аутентич-
ность исследованной ДНК и низкий уровень контаминации, а также определены гаплогруппы митохондриаль-
ной ДНК всех трех индивидов и гаплогруппы Y-хромосомы двух индивидов мужского пола. Для проведения 
сравнительного популяционно-генетического анализа нами задействованы опубликованные ранее данные 
геномного секвенирования более 2.7 тыс. образцов ДНК представителей современных и древних популяций. 
Анализ полногеномных данных трех индивидов из Великого Болгара с использованием однородительских 
маркеров (митохондриальной ДНК и Y-хромосомы) и аутосомных маркеров показал генетическую гетероген-
ность исследованной группы населения. По результатам геномного анализа с применением аутосомных мар-
керов и метода главных компонент (PCA) и f4-статистики нами выявлена генетическая связь одного индивида 
(женщины) с современными финно-угорскими народами Волго-Уральского региона. Геномный анализ двух 
других индивидов предполагает их армянское происхождение и свидетельствует о существовании потока ми-
грантов с территории Кавказа или Анатолии. Полученные результаты хорошо согласуются с данными архео
логии и палеоантропологии, а также существенно дополняют их в части реконструкции вклада автохтонного 
населения в формирование популяционной структуры средневековых жителей Болгара.
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Great Bolgar’s historical genetics: a genomic study of individuals 
from burials close to the Greek Chamber in the 14th century

Abstract. Bolgar was one of the most significant mediaeval cities in Eastern Europe. Before the Mongol conquest, it 
served as a major administrative centre of Volga Bulgaria, and after 1236, it temporarily functioned as the capital of 
the Golden Horde. Historical, archaeological, and paleoanthropological evidence indicates a mixed population of 
this city during the 13th–15th centuries; however, the contributions of exact ethnic groups into its genetic structure 
remain unclear. To date, there are no genetic data for this medieval group. For the first time, using massive parallel 
sequencing methods, we determined whole-genome sequences for three individuals from Bolgar who were buried 
in the early 14th century close to the so-called “Greek Chamber”. The average coverage of the studied genomes 
ranged from x0.5 to x1.5. We identified the genetic sex of the people (two men and one woman), and performed 
a population genetic analysis. The authenticity of the DNA studied and the low level of contamination were con-
firmed, and the mitochondrial DNA haplogroups of all three individuals as well as the Y-chromosome haplogroups 
of two male individuals were determined. We used more than 2.7 thousand DNA samples from representatives of 
ancient and modern populations that had been previously published to perform a comparative population-genetic 
analysis. Whole-genome data analysis employing uniparental markers (mitochondrial DNA and Y chromosome) 
and autosomal markers revealed genetic heterogeneity in this population. Based on PCA and f4- statistics analysis, 
a genetic connection was identified between one of the individuals (female) and modern Finno-Ugric peoples of 
the Volga-Ural region. Genomic analysis of the other two individuals suggests their Armenian origin and indicates 
migrant influx from the Caucasus or Anatolia. The results align well with archaeological and paleoanthropological 
findings and significantly enhance them by reconstructing the contributions of the indigenous population to the 
formation of the mediaeval Bolgar population structure.
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Введение
Великий Болгар – крупный административный центр двух 
последовательно сменивших друг друга средневековых 
государств Восточной Европы, один из ключевых горо-
дов Волжской Булгарии, где в 922 г. был принят ислам. 
После монгольского нашествия и разгрома в 1236 г. он 
восстановился уже как первая столица Золотой Орды. 
Волжская Булгария была полиэтничным образованием, в 
котором сосуществовали финно-угры, славяне и создатели 
этого государства – тюркские племена (булгары), пере-
селившиеся в междуречье Камы и Большого Черемшана 
из Приазовья и с территории Краснодарского края. Нахо- 
дясь в составе Золотой Орды, население Поволжья сохра-
нило свой сложный этнический состав, что было особен
но характерно для таких крупных городских центров, как 
Великий Болгар. 

В его истории и экономике в силу удобного располо-
жения на главной водной артерии Восточно-Европейской 
равнины как в булгарский период, так и в особенности в 
золотоордынский значительное место принадлежало ре
месленному производству и трансконтинентальной тор
говле. Данное обстоятельство способствовало формирова
нию полиэтничного городского населения, так как сущест- 
венную часть его жителей составляли иноземные купцы 
(Смирнов, 1951, 1972, 1974; Генинг, 1989; Халиков, 1989; 
Исхаков, Измайлов, 2000; Bulgarica, 2012; Ситдиков, Бо
чаров, 2024).

Как и данные археологии, палеоантропологические ма
териалы свидетельствуют о смешанном составе населе-
ния Великого Болгара на всех этапах его существования 
(Трофимова, 1956; Постникова, 1970, 1973; Ефимова, 
1991; Газимзянов, 2000, 2015). Вклад степных тюркских 
и автохтонных финно-угорских популяций в антропологи-
ческий состав населения Болгара считается доказанным. 
Вопрос о вкладе приазовских болгар, переселившихся в 
Поволжье в раннем средневековье, как и участие славян-

ских групп населения, до сих пор дискутируется. В золото-
ордынскую эпоху здесь фиксируются новые компоненты, 
которые увеличили этническое разнообразие населения 
средневекового Болгара. Один из ярких примеров – серия 
черепов из погребений у Греческой палаты, при первом 
же исследовании определенных Т.А. Трофимовой (1949) 
в качестве «арменоидных».

Хотя население Великого Болгара было преимуще-
ственно мусульманским, но, как следует из археологи-
ческих данных, существовали здесь и диаспоры иных 
конфессий. Например, могильник на Бабьем бугре рядом 
исследователей интерпретируется как христианское клад-
бище. Однако самой яркой иллюстрацией этого является 
памятник, который сохранял в народной памяти название 
«Греческая палата» и представлял собой прямоугольное 
каменное сооружение размером 12.6 × 16.4 м, ориенти
рованное по оси Запад–Восток. Еще хорошо видимое в 
начале XVIII в., оно тогда же было впервые научно за
фиксировано. Археологические раскопки Греческой па
латы проводились дважды – в 1916 г. В.Ф. Смолиным и в 
середине 1940-х годов А.П. Смирновым. Конструктивные 
и размерные характеристики самого сооружения и свое
временно описанные намогильные памятники с текстами 
на армянском языке позволили определить его как не
большой храм, аналогичный постройке 1339 г. в Нораван-
ке (Армения) или армянским храмам XIV в. в Феодосии 
и Старом Крыме (Смирнов, 1951). Храмы такого типа 
обычно были двухэтажными, нижний ярус выполнял 
функцию усыпальницы. Расшифрованные и несколько 
раз опубликованные эпитафии датируются от 1308 до 
1335 г. Это позволило А.П. Смирнову обоснованно гово-
рить о том, что в Болгаре открыт некрополь армянской 
колонии, сформировавшийся вокруг поминального храма 
(Смирнов, 1951, 1958).

Дальнейшие масштабные палеоантропологические ис-
следования Болгара показали, что население, погребенное 
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у Греческой палаты, в многомерном краниометрическом 
пространстве находит себе довольно широкие аналогии 
с теми группами, что были захоронены в разных мусуль-
манских мавзолеях города, а также у Малого минарета, 
на грунтовых кладбищах Раскопов 45 и 191 (Газимзянов, 
2000, 2015). Все это предопределяет актуальность как 
новых палеоантропологических исследований, так и ис-
пользования современных возможностей палеогенетики.

Несмотря на то что современные геномные методы 
уже широко применяются для исследования древних на
родов, популяций и отдельных индивидов, до сих пор от
сутствуют молекулярно-генетические данные, которые 
позволили бы определить генетическую структуру насе-
ления Великого Болгара и расширить наши представления 
об этническом составе его населения, полученные по дан
ным археологии и палеоантропологии. Особая задача – 
оценить вклад средневекового населения в формирование 
современных народов Поволжья. В настоящей работе 
мы впервые применили методы геномного анализа для 
исследования индивидов, захороненных на территории 
Великого Болгара.

Материалы и методы
Для исследования был использован палеоантропологи-
ческий материал из фондов Научно-исследовательского 
института и Музея антропологии им. Д.Н. Анучина МГУ 
(инв. № 8964, 8973, 8977). Останки происходят из погребе-
ний первой половины XIV в. в Болгаре, у так называемой 
Греческой палаты, археологически изученных совместной 
экспедицией Института истории материальной культуры и 
Музея Татарской АССР под руководством А.П. Смирнова 
в 1945 и 1947 гг. Она располагалась примерно в 150 м к 
западу от городского вала на территории, занимаемой в 
настоящее время Болгарским хлебоприемным предприя
тием, и на дневной поверхности никак не читается.

Раскопки руин Греческой палаты и прилегающей к ней с 
юга и юго-востока территории позволили А.П. Смирнову 
и А.М. Ефимовой выявить 113 христианских погребений. 
С точки зрения обряда они охарактеризованы как «одно-
типные/однообразные», в деревянных дощатых гробах 
(читался древесный тлен, найдено множество железных 
кованых гвоздей), которые были опущены в прямоуголь-
ные ямы размером 2 × 0.8 м, с округлыми углами, пря-
мыми стенками и плоским дном. Останки находились в 
положении тела, вытянутом на спине, головой на запад, 
лицом вверх, с руками, сложенными на груди, и с неболь-
шим количеством вещей. Однако здесь же отмечено, что 
встречены погребения с надгробиями и их фрагментами; 
погребения с богатыми шелковыми тканями, расшитыми 
золотыми и серебряными нитями, а также обнаружено 
височное кольцо из золотой проволоки. А.П. Смирнов 
полагал, что его раскопками вскрыта большая часть дан
ного некрополя, и он вряд ли насчитывал более 150 за-
хоронений. Примечательно, что, характеризуя женские 
украшения, в первую очередь височные кольца, автор 
раскопок находил аналогии для части из них среди сла-
вянских курганных древностей Смоленской и Тверской 
земли, часть возводил к булгарским прототипам X–XII вв., 
а часть ассоциировал с вещами из погребений XII–XIV вв., 
найденными на Северном Кавказе (Смирнов, 1951). 

В настоящее время с учетом наших знаний о многоком-
понентности самой болгарской материальной культуры 
как в основном городской, где многие элементы, встре-
чаясь, утрачивают свой «этно-определяющий» характер, 
можно было бы не придавать изложенным наблюдениям 
большого значения. Однако в сочетании с данными па-
леоантропологии и палеогенетики они способны суще- 
ственно дополнить знания об этническом составе средне-
векового населения Болгара.

В Музей антропологии МГУ коллекция черепов из 
погребений у Греческой палаты поступила в 1948 г. Они 
были измерены, и результаты представлены сначала 
Т.А. Трофимовой, а затем повторно изучены М.М. Гера
симовой и опубликованы позднее И.Р. Газимзяновым 
(Газимзянов, 2000; Трофимова, 1956).

Для проведения генетического анализа использовали 
фрагменты зубов трех индивидов с наилучшей сохран-
ностью антропологического материала. Геномную ДНК 
выделяли из фрагментов весом 100–200 мг в специальных 
помещениях, в которых не осуществлялись исследования 
современного материала, с применением разработанной 
ранее методики (Andreeva et al., 2022). Качественную 
оценку выделенной ДНК и негативного контроля в каж
дом эксперименте проводили с помощью набора реаген
тов High Sensitivity DNA (Agilent) на приборе Agilent 
Bioanalyzer 2100. Фрагментные геномные библиотеки 
были приготовлены по протоколу, основанному на исполь
зовании одноцепочечной ДНК (Gansauge et al., 2017), и 
секвенированы на платформе Illumina MiSeq в режиме 
парно-концевых прочтений длиной 76+76 нуклеотидов 
(тестовое секвенирование) и Illumina NovaSeq 6000 в ре
жиме одноконцевых прочтений длиной 56 нуклеотидов 
(глубокое секвенирование).

После обрезания адаптерных последовательностей с 
помощью AdapterRemoval v2 (Schubert et al., 2016) полу-
ченные в результате секвенирования короткие прочтения 
картировали с применением программы BWA (Li, Durbin, 
2009) с параметрами, адаптированными для коротких 
фрагментов древней ДНК (Schubert et al., 2012), на рефе-
ренсный геном человека (сборка hg19/GRCh37) и на ре-
ференсную последовательность митохондриальной ДНК 
человека (NC_012920.1). Оценку аутентичности древней 
ДНК проводили с помощью программы MapDamage2 
(Jónsson et al., 2013). Для определения генетического пола 
рассчитывали отношение прочтений, картированных на 
X- и Y-хромосомы, к прочтениям, картированным на ауто
сомы, при анализе использовали прочтения с качеством 
картирования (MQ) больше 30.

Для оценки контаминации образцов по гетерозиготно
сти мтДНК использовали программу contamMix (Fu et 
al., 2013). Для индивидов мужского пола дополнительно 
анализировали уровень контаминации по гетерозиготно
сти X-хромосомы (Rasmussen et al., 2011).

Гаплогруппу мтДНК выявляли с применением  Hap
logrep 2 (Weissensteiner et al., 2016). Определение гапло- 
группы Y-хромосомы проводили с помощью программы 
Yhaplo (Poznik, 2016), после чего для уточнения Y-хро
мосомной линии дополнительно визуально проверяли 
маркеры соответствующей гаплогруппы, а также всех 
ее дочерних ветвей с помощью браузера IGV (Robinson 
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et al., 2011). При этом использовали как маркеры Y-хро
мосомных гаплогрупп, представленные в базе ISOGG 
(version 15.73) (International Society…, 2020), так и мар
керы из базы YFull (YFull, 2024). Для проведения фило-
географического анализа мтДНК с помощью сервиса 
BLAST отбирали все последовательности мтДНК, близ
кие последовательностям исследованных образцов (iden
tity > 99.98 %), а также образцы, представленные в базах 
данных YFull и AmtDB (Ehler et al., 2019), принадлежащие 
к гаплогруппе, выявленной у исследуемого индивида, и 
использовали их для построения филогенетического дере-
ва с помощью программы mtPhyl (Eltsov, Volodko, 2016).

Для анализа геномных маркеров с применением про-
граммы PileupCaller с параметром “--randomHaploid” 
(SequenceTools, 2025) получали псевдогаплоидные гено
типы, соответствующие панели AADAR (version v54.1.p1), 
включающей 1240 тыс. генетических маркеров (Mallick et 
al., 2024). Популяционный анализ проводили с применени-
ем метода главных компонент (PCA). Для этого генотипы 
исследованных образцов из погребений у Греческой пала-
ты были спроецированы на генетическую вариабельность 
2775 представителей 80 современных европейских и 
кавказских популяций из панели Human Origin (Lazaridis 
et al., 2016). Анализ PCA выполняли с использованием 

smartpca из программного пакета EIGENSOFT (Patterson 
et al., 2006). Для оценки генетического сходства с древ-
ними и современными популяциями выполняли расчет 
f4-статистики. Псеводгаплоидные генотипы для панели 
1240 тыс. генетических маркеров для популяций, вклю-
ченных в анализ, были получены из базы данных AADR 
(version v54.1.p1). Для расчета задействовали программ-
ные пакеты ADMIXTOOLS v.7.0.1 (Patterson et al., 2012) и 
admixr v.0.9.1 (Petr et al., 2019). При расчете использовали 
параметр “inbreed=YES”. Визуализацию результатов осу-
ществляли с помощью пакета R/4.2 (R Core Team, 2021).

Результаты
Геномная ДНК, полученная из фрагментов зубов трех 
исследованных индивидов, AB188, AB189 и AB190, была 
использована для приготовления геномных библиотек и 
их секвенирования (табл. 1, рис. 1). Результаты биоин-
форматического анализа полученных коротких прочтений 
подтвердили аутентичность ДНК каждого из образцов 
(рис. 2). Доля прочтений, картированных на референсный 
геном человека, составила от 20 до 66 %, что свидетель-
ствует о хорошем качестве исследованного костного ма-
териала и его пригодности для полногеномного анализа 
(табл. 2). По результатам оценки отношения среднего по- 

Таблица 1. Археологические и антропологические данные использованных образцов

Образец Музейный номер Регион Памятник, номер погребения Антропологический пол

AB188 8964 Татарстан Болгар, Греческая палата, могила 14 Мужской

AB189 8973 Татарстан Болгар, Греческая палата, могила 93 Женский

AB190 8977 Татарстан Болгар, Греческая палата, могила 66 Мужской

AB188 AB189

мм
0 0 0

1 1 1
2 2 2

мм мм

AB190

Рис. 1. Антропологический материал (зубы), использованный в исследовании.
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Рис. 2. Профиль нуклеотидных замен прочтений, картированных на референсную последовательность мтДНК человека, полученный с исполь-
зованием программы MapDamage2 (Jónsson et al., 2013). 
Замены C>T, специфичные для древней ДНК, обозначены красной линией. По оси Х указан порядковый номер нуклеотида с 5’-конца прочитанной 
последовательности ДНК.
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Таблица 2. Статистика по результатам секвенирования ДНК и гаплогруппа мтДНК и Y-хромосомы

Образец Число  
прочтений

Доля прочтений, 
картированных  
на геном  
человека, %

Уровень контаминации Среднее покрытие Генети
ческий 
пол

Гаплогруппа

по мтДНК*,  
%

по Х-хромо-
соме**, %

генома мтДНК мтДНК Y-хромосомы

AB188 475 898 786 20.27 2.4 7.2 х0.39 х35.1 XY (муж.) I5c3 R1b1a1b1~  
R-L23 ->R-Z2103

AB189 451 469 305 66.21 1.5 – x1.1 x34.7 XX (жен.) A+152+16362 –

AB190 606 729 041 51.10 2.0 5.2 x1.51 x51.3 XY (муж.) H78 G2a2b1a1~ 
FGC5083/Y2724

Примечание. муж. – мужчина; жен. – женщина.
  * Определено с использованием программы contamMix (Fu et al., 2013).
** Определено только для мужчин с использованием пакета ANGSD (Korneliussen et al., 2014).

Таблица 3. Варианты, выявленные в последовательностях мтДНК  
исследованных индивидов из погребений у Греческой палаты

Образец Идентификационный номер 
по базе данных (происхождение)

Наименьшее  
число отличий 
от исследуемого 
образца

Образец Идентификационный номер 
по базе данных (происхождение)

Наименьшее  
число отличий 
от исследуемого 
образца

AB188 RISE408 (Армения, железный век)
KJ690072 (Болгария)
OP642525 (Россия, чеченец)
MF362879 (Турция, армянин)
MK491434 (Турция, армянин)
MF362904 (Турция, армянин)

MF362904  
(Турция,  
армянин) – 
2 замены

AB190* FJ999540 (Германия)
MK217231 (ассириец)
AY739001 (Италия)
MZ920899 (Испания)
AY339402 (Финляндия)
AY738987 (Испания)
JX153287 (Италия)
EU600330 (Израиль, друз)
EU600333 (Израиль, друз)
MH001823 (Финляндия)
KC763393 (Финляндия)
MZ920486 (Испания)
MZ920710 (Испания)
MN595895 (Пакистан, пуштун)
ON597638 (Италия)
KR858867 (Финляндия)

Семь и более  
замен при срав-
нении со всеми 
последователь
ностями

AB189 AP010745 (Япония)
EF397559 (Чехия)
MH981888 (Парагвай)
MF522991 (Памир)
MF523016 (Памир)
HM036549 (Гималаи)
MH449268 (Вьетнам)
AP013161 (Япония)
59 (Россия, бесермянин)
68 (Россия, удмурт)
95 (Россия, удмурт)

59 (Россия,  
бесермянин) 
68 (Россия, 
удмурт) – 4 замены

* Представлены некоторые выбранные случайным образом последовательности мтДНК из отобранных по параметру percent identity > 99.98 %. Найден-
ные последовательности мтДНК широко распространены по Европе и Западной Азии.

крытия половых хромосом к аутосомам было показано, 
что два образца, AB188 и AB190, принадлежат мужчинам, 
один, AB189, – женщине. Генетический пол для всех об-
разцов совпал с их фенетическим полом, определенным 
ранее биолого-антропологическими методами.

На основе полученных в результате секвенирования 
прочтений были определены полные митохондриальные 
последовательности исследованных индивидов, а также 
их митохондриальные гаплогруппы. Последовательности 
мтДНК всех трех индивидов принадлежат трем различ
ным митохондриальным линиям, I5c3, A+152+16362 и 
H78, а, следовательно, эти индивиды не являются род-
ственниками по материнской линии (табл. 3).

Для образцов, принадлежащих индивидам мужского 
пола, были обнаружены разные гаплогруппы Y-хромосо
мы. Y-хромосома индивида AB188 принадлежит к гапло-
группе R1b1a1b1~ (R-Z2103). Индивид AB190 – носитель 
гаплогруппы G2a2b1a1~ (FGC5083/Y2724). Таким об-

разом, исследованные мужчины не являются друг другу 
родственниками по мужской линии.

Популяционный анализ, проведенный с применением 
метода главных компонент, показал, что два мужских 
образца, AB188 и AB190, располагаются в кластере со-
временных кавказских популяций, наиболее близко к 
образцам с территории современной Армении и Турции. 
Женский образец AB189 проецируется вблизи современ-
ных популяций Волго-Уральского региона (рис. 3).

Для оценки потенциального генетического вклада и 
сходства с древними популяциями проводили расчет 
f4-статистики в форме f4(Test, Mbuti; АВ188 и АВ190, 
АВ189), где Test – одна из тестируемых предковых попу-
ляций; представители африканской группы Мбути (Mbuti) 
использованы в качестве аутгруппы. Результаты анализа 
(табл. 4 и 5, рис. 4) подтверждают большее сходство инди
вида AB189 c древними группами,  сформировавшими 
генетический субстрат современного финно-угорского 
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Рис. 3. Проекция исследованных образцов из Волжской Булгарии (красные точки) на 
первые две главные компоненты (PC1 и PC2) генетической вариабельности современ-
ных популяций Европы и Кавказа (серые точки); зелеными точками отмечены образцы 
современных армян.

Рис. 4. f4-статистика в форме f4(Test, Mbuti; 
АВ188 и АВ190, АВ189).
Test – древняя (а) и современная (б) популяции.

Таблица 4. f4-статистика в форме f4(W,X;Y,Z) для исследованных древних популяций из базы AADR 

W* X* Y Z f4 stderr Zscore BABA ABBA nsnps

Armenia_EBA_KuraAraxes Mbuti AB188_AB190 AB189    0.003216 0.000621    5.179 6803 6386 129 387

Russia_Karelia_HG Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00382 0.000858 –4.447 6136 6612 124 604

Russia_Samara_EBA_Yamnaya Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00041 0.000583 –0.699 7422 7480 143 943

Russia_Sarmatian Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00088 0.000669 –1.314 6674 6790 131 859

Kazakhstan_EarlySarmatian Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00106 0.001 –1.062 4006 4090    79 364

Kazakhstan_LateSarmatian Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00065 0.001004 –0.645 4080 4132    80 499

Kazakhstan_Sarmatian_IA Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00129 0.000594 –2.177 7136 7318 140 913

Russia_Krasnoyarsk_BA Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00836 0.000836 –9.988 6951 8190 148 263

Примечание. Здесь и в табл. 5:  W – исследованные древние популяции из базы AADR; X – Mbuti; Y – АВ188 и АВ190; Z – АВ189; f4 – значение f4-статис
тики; stderr – стандартная ошибка; BABA/ABBA – число общих аллелей в соответствующих группах; nsnps – общее количество аллелей, использованных 
при расчете.
* Наименования популяционных групп приведены в соответствии с базой данных AADR (version v54.1.p1), включающей 1240 тыс. генетических маркеров. 
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населения (Russia_Karelia_HG и Russia_Krasnoyarsk_BA), 
и современными сибирскими группами (бесермянами, 
удмуртами и нганасанами). А индивиды AB188 и AB190 
имеют значимо больше общих аллелей с популяционной 
группой Кура-Аракской культуры бронзового века с тер-
ритории Армении (Armenia_EBA_KuraAraxes), которая 
внесла существенный вклад в генетическую структуру 
современных групп армян, а также современных пред-
ставителей турок и иранцев (см. рис. 4).

Обсуждение
Проведенные ранее исследования краниологических се
рий из Болгара показали значительную долю местного 
финно-угорского компонента в составе его населения. 
Примечательно, что мужские черепа из погребений у 
Греческой палаты были неоднократно сопоставлены с 
черепами современных армян, тогда как женские черепа 
больше соответствовали краниологическим особенно-
стям местного финно-угорского населения (Трофимова, 
1956; Ефимова, 1991). Полученные нами полногеномные 
данные высокого качества для всех трех образцов пред-
ставителей средневекового населения Болгара позволи-
ли выполнить анализ как однородительских маркеров 
(мтДНК и Y-хромосомы), так и аутосомных маркеров, а 
также получить данные о вероятном происхождении ис-
следованных индивидов.

Популяционный анализ, проведенный с использовани-
ем аутосомных генетических маркеров (см. рис. 3), по
казал, что исследованный женский образец (AB189) из 
погребения 93 у Греческой палаты значительно отличается 
от двух образцов, принадлежащих мужчинам. В проекции 
двух первых главных компонент он имеет наибольшее 
сходство с представителями современных бесермян, го-
ворящих на финно-угорском языке, а также с чувашами 
и казанскими татарами, говорящими на тюркских языках, 
но имеющих в своем составе значительный автохтон-
ный субстрат. Эти современные народы проживают на 
территориях, которые ранее входили в состав Волжской 
Булгарии и Золотой Орды, и представляют население, в 
популяционной структуре которого издревле присутство-
вал финно-угорский компонент.

Материнская линия (мтДНК) индивида AB189 принад-
лежит к восточно-евразийской гаплогруппе A+152+16362. 
Эта митохондриальная гаплогруппа распространена 
преимущественно в Восточной Азии и среди коренного 
населения Америки. В современных европейских по-
пуляциях наибольшей частоты (до 3.6 %) гаплогруппа A 
достигает в Волго-Уральском регионе у татар и башкир 
(Malyarchuk et al., 2010). 

Мы провели поиск последовательностей полных ми-
тохондриальных геномов в существующих базах данных 
современных и древних образцов ДНК (GenBank, AmtDB, 
Yfull) и отобрали последовательности, наиболее близкие 
к последовательности мтДНК образца AB189 (percent 
identity > 99.94). Анализ филогенетического дерева, по-
строенного с использованием программы mtPhyl, показал, 
что образец AB189 имеет замену в позиции 93, благодаря 
которой образует общую кладу с образцами современных 
удмуртов и бесермянина (см. рис. 5). Таким образом, 
результаты проведенного генетического анализа свиде-
тельствуют о том, что исследованная нами женщина по 
своему генетическому профилю сходна с современным 
финно-угорским населением Волго-Уралья. В связи с от- 
сутствием в настоящее время геномных данных для сред
невекового населения Поволжья провести сравнитель
ный анализ исследованных индивидов с древними жите
лями этого региона затруднительно, тем не менее палео-
антропологические данные свидетельствуют о сходстве 
средневекового и современного автохтонного населения 
(Ефимова, 1991), а, следовательно, позволяют предполо-
жить, что исследованная нами женщина из погребения 93 
у Греческой палаты была представителем местных финно-
угорских племен.

Два изученных нами образца, принадлежащих мужчи-
нам, на проекции главных компонент располагаются вбли-
зи современных популяций Кавказа (грузины, армяне) и 
восточного Средиземноморья (турки, евреи,  ливийцы, 
киприоты) и на значительном расстоянии от образцов, 
относящихся к популяциям Волго-Уральского региона 
(см. рис. 3).

мтДНК мужчины AB188 принадлежит к гаплогруп-
пе  I5c3. Последовательности современных образцов 

Таблица 5. f4-статистика в форме f4(W,X;Y,Z) для исследованных современных популяций из базы AADR

W* X* Y Z f4 stderr Zscore BABA ABBA nsnps

Iran_Fars.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 0.001956 0.000573    3.414 3313 3173 71 262

Iran_Zoroastrian.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 0.001924 0.000588    3.271 3310 3173 71 262

Armenian_Hemsheni.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 0.002469 0.000608    4.061 3366 3191 70 835

Armenian.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 0.003041 0.000588    5.168 3392 3172 72 211

Turkish.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 0.001966 0.000556    3.535 3357 3215 72 211

Udmurt.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00338 0.000607 –5.57 3178 3418 70 835

Besermyan.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00311 0.000632 –4.922 3191 3411 70 835

Chuvash.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00147 0.000595 –2.465 3252 3358 72 211

Nganasan.HO Mbuti AB188_AB190 AB189 –0.00624 0.000697 –8.953 3043 3493 72 211

* Наименования популяционных групп приведены в соответствии с набором Human Origin (HO) из базы данных AADR (v54.1.p1), основанным на 600 тыс. 
генетических маркеров.
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мтДНК этой гаплогруппы, представленные в базе данных 
GenBank, обнаружены только у представителей кавказ
ских популяций, преимущественно у армян. Примечатель-
но, что среди древних образцов гаплогруппа I5c, являю
щаяся предковой для гаплогруппы I5c3, была найдена так-
же у индивида, проживавшего на территории современ- 
ной Армении, – носителя Лчашен-Мецаморской культуры 
(1209–1009 в. до н. э.) (Allentoft et al., 2015). Y-хромосома 
мужчины AB188 принадлежит к гаплогруппе R1b1a1b1~ 
(R-Z2103); в связи с недостаточно высоким покрытием 
генома нам не удалось определить последующие маркеры 
внутри этой Y-клады. Данная гаплогруппа относится к 
более крупной Y-хромосомной кладе R1b, распространен-
ной в современных популяциях Западной Европы. Однако 
выявленная у индивида AB188 гаплогруппа R-Z2103 при-
надлежит к восточно-европейской линии R1b-L23, наи-
более распространенной на Кавказе, в Турции, а также на 
Урале, где ее частота достигает 10 % (Myres et al., 2011). 

Согласно базе данных YFull, наибольшее число со-
временных носителей гаплогруппы R-Z2103 происходит 
из Армении. А по некоторым оценкам, от 19 до 23 % со
временных жителей Армении принадлежит к различным 
ветвям этой гаплогруппы (FamilyTreeDNA;  Hovhanni
syan  et al., 2025). Результаты геномного анализа инди-
вида AB188 из погребения 14, основанные на данных, 
полученных по аутосомным маркерам, а также маркерам 
материнских и отцовских линий, свидетельствуют о том, 
что исследованный мужчина из могильника на территории 

Греческой палаты в Волжской Булгарии имел армянское 
происхождение.

Материнская линия второго изученного нами мужчины 
относится к митохондриальной гаплогруппе H78. Данная 
митохондриальная гаплогруппа возникла из предковой 
ветви, относящейся к гаплогруппе Н, в результате един-
ственной замены в позиции 7002. Филогенетический 
анализ, проведенный на основе представленных в базах 
данных последовательностей, сходных с мтДНК индивида 
AB190 (percent identity > 99.93), показал, что только две 
последовательности в базах данных содержат такую же 
замену (7002), и обе они принадлежат современным пред-
ставителям этнической группы друзов, проживающих на 
севере Израиля (см. рис. 5). Следует, однако, отметить, 
что последовательность AB190 отличается от последова-
тельностей этих двух индивидов как минимум в девяти 
позициях мтДНК. В то же время различий между мтДНК 
AB190 и последовательностями корневой гаплогруппы H, 
наиболее распространенной гаплогруппы в Европе, а так
же многочисленными последовательностями сестринских 
к H78 линий, меньше – всего 7–8 замен. Таким образом, 
сделать заключение о вероятном географическом или эт-
ническом происхождении материнской линии индивида 
AB190 затруднительно, хотя можно предположить суще-
ствование общего древнего предка с друзами Израиля. 

Анализ мужской линии этого мужчины из Великого 
Болгара показал, что его Y-хромосомная гаплогруппа при
надлежит к гаплогруппе G2a2b1a1~ (FGC5083/Y2724), 

Рис. 5. Фрагменты филогенетического дерева гаплогрупп A, I5c3 и H78, построенные с использованием программы mtPhyl (Eltsov, Volodko, 
2016). 
Указаны позиции и нуклеотидные замены относительно референсной последовательности мтДНК. Митохондриальные гаплогруппы отмечены красным 
шрифтом. Для каждого образца показаны его идентификационный номер в базе данных, происхождение и этническая принадлежность. Голубым цве-
том обозначен древний индивид, ржв – ранний железный век. Исследованные образцы выделены красными прямоугольниками.
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встречающейся преимущественно в современных попу-
ляциях Кавказа и наиболее широко распространенной в 
современной Турции. Полученные недавно данные о наи-
более вероятном происхождении современных армянских 
групп с территории древней Анатолии (Hovhannisyan et al., 
2025) свидетельствуют о высоком уровне генетического 
сходства армян и жителей Турции. Таким образом, второй 
исследованный нами мужчина (AB190, погребение 101) 
также, вероятно, был мигрантом с территории Армении 
или Анатолии. 

Заключение
Полученные нами данные подтверждают историко-архео-
логические сведения о существовании в Великом Болгаре 
части населения, которая была представлена переселен-
цами или купцами армянского происхождения. Ранее на 
основе краниологических данных была выдвинута гипо-
теза о том, что переселившиеся в Болгар армяне брали в 
жены местных женщин (Трофимова, 1956). Результаты 
нашего анализа частично подтверждают гипотезу о раз-
личном происхождении мужчин и женщин, погребенных 
у Греческой палаты, однако для доказательства подобного 
рода брачных практик необходимы увеличение численно-
сти выборки и включение в нее потенциальных потомков 
от таких смешанных браков.
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